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摘要 : 人 参 属 (Punax) 植物 是 的 药 用 植物 资源 。 以 水 稳 〈(Omza sativa) 为 内 标 ， 利 用 流 式 细胞 术 测 
定 了 三 七 (Panax notoginseng) 、 屏 边 三 七 (Panax stipuleanatus) 、 越 南 三 七 (Panax vietnamensis) 及 假 人 
参 (Panax pseudoginseng) 4 种 人 参 属 植 物 的 基因 组 大 小 。 结 果 表 明 ，4 种 植物 的 基因 组 大 小 各 不 相同 ， 其 
中 ， 三 七 的 最 大 ， 而 屏 边 三 七 的 最 小 。 本 组 数据 将 为 该 属 植 物 的 基因 组 学 研究 以 及 种 群 进化 研究 提供 基础 
数据 参考 。 
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Abstract: Ginseng genus Panax, a member of family Araliaceae, consists of about 11 species in total. Most species 
of this genus are applied as tonic and medicinal plant resources. In this article, the genome size (C-Value) of four 
ginseng species was estimated by flow cytometry using Oryza sativa as the internal reference. The results revealed that 
the C-Values of four species are different from each other, and the C-Value of P. notoginseng is the largest, while 
the C-Value of P. stipuleanatus is the smallest one. 
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生物 体 的 单 倍 体 基因 组 所 含 DNA 总 量 称 为 间 没 有 关联 。C- 值 是 判断 一 个 物种 基因 组 大 小 
C 值 ， 它 代表 了 生物 体 基 因 组 的 大 小 ， 是 生物 体 ”的 基础 数据 ， 掌 握 了 这 些 数据 将 有 利于 遗传 学 和 
的 一 个 重要 特征 。 自 20 世纪 50 年 代 开 始 ， 人 们 基因 组 学 研究 方案 的 制定 以 及 数据 的 分 析 (Ben- 
逐渐 认识 到 不 同 生物 体 之 间 核 DNA 量 会 有 很 大 nett 和 Leitch, 2005)。 

的 差异 ， 并 尝试 解释 这 一 现象 (Jakob 等 ,2004)， 流 式 细 胞 术 (flow cytometry, FCM) 是 应 用 
其 中 最 有 名 的 一 个 就 是 “C- 值 悖 论 ” 理 论 (Thom- 流 式 细 胞 仪 对 处 于 液 流 状态 中 的 痰 光标 记 的 微粒 
as, 1971) ， 即 基因 组 大 小 与 生物 体 的 复杂 性 之 进行 分 析 、 分 选 并 进行 快速 准确 定性 、 定 量 测定 
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与 分 析 的 技术 ， 在 植物 学 研究 中 , FCM 主要 用 于 
检测 植物 细胞 核 DNA 含量 及 其 倍 性 水 平 ( 田 新 
民 等 , 2011)。 用 流 式 细 胞 仪 检 测 细胞 DNA 含 
量 , 通常 采用 特异 的 奖 光 染料 对 其 进行 染色 , 奖 
光 分 子 结合 DNA 的 量 与 细胞 内 DNA 含量 呈正 
比 ， 通 过 检测 被 激发 的 染色 细胞 发 射 的 荧光 强度 
可 得 到 被 测 细胞 的 DNA 含量 ， 经 过 与 已 知 基 因 
组 大 小 的 内 标 进行 比较 ， 可 获得 被 测 植物 的 基因 
组 大 小 〈 宋 平 根 和 李 素 文 , 1992 ) 。 

人 参 属 (Panax) 是 五 加 科 的 一 个 小 属 ， 包 
含 约 11 个 种 (Wen,，2001) ， 其 药 用 价值 较 高 ， 
全 属 植 物 均 可 药 用 。 最 知名 的 有 人 参 ( Panax 
ginseng) 、 三 七 (Panax notoginseng) 以 及 西洋 
参 (Panax guinquefolius ) ， 并 作为 人 工 栽 培 药 
材 ， 在 全 世界 广泛 应 用 。 通 过 对 三 七 、 屏 边 三 七 
(Panax stipuleanatus) 、 越 南 三 七 (Panax vietna- 
mensis) 以 及 假 人 参 (Panax pseudoginseng) 4 个 
种 共 9 个 样品 进行 分 析 ， 测 定 了 它们 的 基因 组 大 
小 ， 为 该 属 植物 的 基因 组 学 、 物 种 分 类 以 及 种 群 
进化 研究 提供 基础 参考 数据 。 














1 材料 与 方法 
1.1 材料 

以 三 七 、 屏 边 三 七 、 越 南 三 七 、 假 人 参 的 健康 新 鲜 
叶片 为 供 试 材料 。 其 中 三 七 和 屏 边 三 七 的 叶片 材料 来 自 
3 个 样品 ( 即 3 个 植株 ) ， 越 南 三 七 的 来 自 两 个 样品 ， 而 
假 人 参 只 有 1 个 样品 〈 表 1) 。9 个 样品 的 活 植物 均 种 植 
于 昆明 植物 园 内 。 

本 研究 以 水 稻 (Oryza sativa) 品种 “日 本 晴 ” 为 内 标 。 
1.2 方法 

实验 流程 按照 Galbraith (2009) 方法 进行 : 














1.2.1 细胞 核 悬 液 制备 ”三 七 、 屏 边 三 七 、 越 南 三 七 及 
假 人 参 各 一 个 样品 和 水 稳 品 种 “日 本 晴 ” 一 个 样品 分 别 
在 滴 有 1 000 mL chopping buffer (Galbraith, 1983 ) (45 
mmol .LL”! MgCl, ,30 mmol L 1! 柠檬 酸 钠 ，20 mmol . 下 
MOPS，0. 1% TiitonX-100，0. 1% PVP, pH 7.0) 的 培养 
中 , 用 锋利 刀片 将 其 切 碎 , 用 300 目 尼龙 网 过 滤 ， 获得 
细胞 核 悬 液 。 整 个 过 程 在 冰 上 完成 。 

9 个 待 测 样 品 分 别 与 水 稳 品种 “日 本 晴 ” 叶 片 组 织 
混合 ， 以 同样 的 方法 制备 细胞 核 悬 液 ， 备 用 。 
1.2.2 DNA 特异 染色 向 制备 的 细胞 核 悬 液 中 滴 加 100 
kL 碘 化 两 啶 (propidium iodide，PI) (500 hg mL) 及 
1.5 ML DNase-free RNase (10msg.mL ), 混 匀 和 置 于 冰 上 ， 
避 光 染色 0.5~1h。 
1.2.3 流 式 细胞 仪 检 测 ” 流 式 细胞 仪 采 用 美国 Accuri 
公司 的 Accuri Ce6 流 式 细胞 仪 ， 采 用 488 nm 蓝光 激发 ， 
对 以 上 制备 的 细胞 核 悬 液 样品 进行 测定 ， 每 个 样品 重复 
测 3 次 ， 每 次 检测 至 少 收集 10 000 个 细胞 。 变 异 系数 
CV% 控 制 在 5% 之 内 。 使 用 软件 CFlow Plus 分 析 数 据 。 
待 测 样品 的 基因 组 大 小 按照 以 下 公式 (高 静 等 , 2010) 计 
算 ， 其 中 水 稳 的 基因 组 大 小 为 420 Mb (Goff 等 , 2002) : 

对 = 下 /Fx 昌 ， 其 中 下 为 待 测 样品 DNA 荧光 强度 ， 
EN 为 水 稻 样 品 DNA 荧光 强度 ，H 为 水 稻 的 基因 组 大 小 。 























































































































2 结果 与 分 析 

对 比分 析 待 测 样品 与 水 稳 单独 测定 的 结果 确 
定 水 称 与 待 测 样 品 的 基因 组 测定 峰 无 重 又 ， 保 证 
了 用 水 稳 作为 内 标的 可 靠 性 。 

以 水 稳 为 内 标 测 出 的 结果 如 表 1 所 示 ， 检 测 
图 像 如 图 1 所 示 。 测 定 结果 经 分 析 表 明 : 三 七 的 
基因 组 大 小 为 2 454. 38 Mb ， 屏 边 三 七 基因 组 大 小 
为 1 947. 06 Mb ， 越 南 三 七 基因 组 大 小 为 2 018. 02 
Mb， 而 假 人 参 基因 组 大 小 为 2 432. 72 Mb。 


表 1 4 种 人 参 属 植 物 基因 组 大 小 的 测定 结果 


Table 1 The genome size of samples 


样品 编号 
Sample No. 





物种 Species 


样品 基因 组 大 小 物种 平均 基因 组 大 小 


Mean genome size of species/ Mb 











Genome size of sample/ Mb 





P. notoginseng F. H. Chen ex C. Y. Wu 


2 

& K. M. Feng 3 
1 

P. stipuleanatus H. T. Tsai & K. M. Feng 2 
3 

: 1 

P. vietnamensis Ha & Crushv. 2 


P. pseudoginseng Wallich 1 


2458. 70 + 18.57 
2443. 19 + 21.35 
2461.25 + 16. 36 


2454. 38 + 7.98 


1945. 11 + 19.97 
1928. 24 + 14. 00 
1967. 83 + 6. 82 


1947. 06 + 16.22 


2035. 26 + 13. 22 


2000 78 £4. 12 2018. 02 + 17.24 


2432. 72 + 6.39 2432. 72 + 0.00 
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TEXT [No Gating] 


Panax notoginseng 
















GATEB9 [No Gating] 


Panax stipuleanatus 


Oryza sativa 


Count 





104 105 105 1072 
FL2-A 


< No Gatinc] 
Panax pseudoginseng 


Oryza sativa 


Count 





104 105 105 1072 
FL2-A 


图 1 4 种 人 参 属 植物 的 流 式 细胞 仪 测定 图 像 (以 水 稻 为 内 标 ) 


Fig.1 Flow cytometric fluorescent detection images of four Panax species with Oryza sativa as internal reference 
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目前 用 于 测定 基因 组 大 小 的 方法 主要 有 孚 尔 
根 光 密度 测量 法 〈Feulgen Densitometry) 和 流 式 
细胞 术 ( Flow Cytometry ) 两 种 方法 (Moscone 
等 , 2003) 。 而 流 式 细胞 术 由 于 操作 简单 、 结 
可 靠 而 为 越 来 越 多 的 学 者 所 使 用 (Galbraith， 
2009) 。 同 一 物种 ， 由 于 采用 不 同 的 方法 、 材 料 
类 型 以 及 标准 等 ， 所 得 到 的 结果 可 能 会 有 所 不 
同 。 因 此 ， 本 实验 为 了 减少 实验 误差 ， 所 用 的 材 
料 都 是 栽培 成 年 植株 个 体 上 的 健康 叶片 ， 在 实验 
当天 一 起 采集 。 所 有 样品 所 用 的 内 标 均 为 水 稳 
“日 本 晴 ” 同 一 植株 上 的 叶片 。 些 外， 每 个 样品 
技术 重复 检测 3 次 ， 在 用 流 式 细胞 仪 进行 数据 采 
集 过 程 中 ， 每 次 至 少 采 集 10 000 个 细胞 ， 变 异 








系数 CV% 控 制 在 5% 之 内 ， 这 些 措施 进一步 保证 
了 实验 数据 的 可 靠 性 。 

实验 结果 显示 ， 在 被 测试 的 4 个 人 参 属 物种 
中 ， 同 一 个 物种 的 不 同 植株 的 基因 组 大 小 不 尽 相 
同 。Gurushidze 等 (2012) 的 研究 显示 ， 同 一 物 
种 不 同 个 体 间 基因 组 大 小 的 变异 率 一 般 低 于 
2. 5%。 本 研究 所 测试 的 4 个 物种 中 ， 有 3 个 包 
含 了 2~3 个 个 体 , 个 体 间 的 基因 组 大 小 差异 也 
都 低 于 2.5%。 因 此 ， 这 些 物 种 的 基因 组 大 小 在 
不 同 的 个 体 间 相 对 稳定 。 

被 子 植物 基因 组 大 小 变异 较 大 ， 基 因 组 大 小 
与 生物 体 的 复杂 程度 没有 必然 联系 ， 而 染色 体 倍 
性 变化 和 非 编 码 DNA 的 重复 可 能 是 导致 基因 组 
大 小 差异 的 主要 原因 (Bennetzen 等 5 2005 ; 陈 建 
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军 等 , 2009) 。 基 因 组 大 小 的 进化 机 制 研 究 成 为 
当今 的 研究 热点 之 一 ( Bennett 和 Leitch ，2005 ) ， 
尤其 是 随 着 植物 DNA C- 值 数据 库 (http: //data. 
kew. org/cvalues/homepage.html) 的 日 益 完善 ， 越 
来 越 多 的 研究 采用 将 C- 值 数据 库 的 数据 和 已 有 
的 系统 发 育 研究 结果 相 结 合 的 方法 ， 对 不 同 植物 
类 群 的 基因 组 大 小 进化 机 制 进行 探讨 ， 并 试图 揭 
示 植 物 基 因 组 大 小 变化 与 植物 生活 史 、 染 色 体 核 
型 进化 之 间 是 否 存 在 关联 ( Cox 等 ，1998; Jakob 
等 , 2004; Chase 等 ，2005 ; Leitch 等 ，2007; Gu- 
rushidze 等 , 2012) 。 本 研究 所 测定 的 人 参 属 4 个 
种 的 基因 组 大 小 各 不 相同 ， 其 中 三 七 的 最 大 ， 而 
屏 边 三 七 的 最 小 。 从 染色 体 数目 看 ， 三 七 、 屏 边 
三 七 均 为 22=24〈 杨 涤 清 ，1981; Yi 等 ,2004 ) ， 
假 人 参 也 是 22 =24 (未 发 表 资料 ) ， 都 为 二 倍 
体 。 因 此 ， 这 4 种 人 参 属 植物 基因 组 大 小 变异 可 
能 主要 是 DNA 重复 造成 的 。 人 参 为 四 倍 体 ， 含 
48 条 染色 体 ( 李 方 元 等 , 1985) ， 它 的 一 套 染 色 
体 的 大 小 约 为 3. 2 Gb (http: //www.ebiotrade.com/ 
newsf/2012-1/201216115003179.htm ) 。 因 此 ， 三 
七 和 人 参 的 基因 组 比 其 他 野生 近 缘 种 类 的 基因 组 
都 大 ， 这 是 否 与 三 七 和 人 参 长 期 人 工 栽 培 和 驯化 
有 关 ， 还 需 进 一 步 研究 ， 而 人 参 属 植物 基因 组 大 
小 数据 的 完善 是 回答 这 一 问题 的 关键 。 
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